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 論文題名 
  Clinical and Molecular Characterization of the 2014 G8P[8] Rotavirus Outbreak 
  in Japan .     
  2014年に日本で流行した G8P[8]ロタウイルスの臨床的・分子生物学的特徴 
 
 研究目的 
 ロタウイルスは乳幼児下痢症の主要な病原体であり、ウイルス表面蛋白である VP7、
VP4の遺伝子配列により、それぞれ G、P遺伝子型に分類されている。ヒトロタウイルス
の遺伝子型のほとんどは G1P[8]、G2P[4]、G3P[8]、G4P[8]、G9P[8]であるが、今回、北
海道において、先進国ではこれまでに流行の報告がない G8P[8]の流行が確認された。そこ
で、この G8P[8]について、その臨床的・分子生物学的特徴を検討した。 
 
 研究方法   
2014年に北海道内の当科関連施設（4病院、2診療所）でロタウイルス迅速診断キット
陽性と判定された 165例を対象とした。遺伝子型の決定はダイレクトシークエンス法で行
った。G8P[8]株、非 G8P[8]株について年齢、性別、ロタワクチン接種歴、有熱期間、下
痢の持続期間等、臨床症状の比較検討を行った。一部の株について全遺伝子解析を行い、
相同性解析、系統樹解析を通して G8P[8]株の由来の推定を行った。 
 
研究成績及び考察 
 148 サンプルで G/P 遺伝子型を決定し、その内訳は G8P[8]が最も多く全体の 39.2%
（58/148）を占めていた。次に G1P[8] （25.7%）、G9P[8] （20.3%）、G2P[4] （12.8%）
と続いていた。G/P 遺伝子型の分布には明らかな地域差が認められ、苫小牧、浦河では
G8P[8]株が全体の 50%以上を占めていたのに対し、札幌ではわずか 7.4%であった。 
 苫小牧で検出された G8P[8]、非 G8P[8]株について、患者背景・臨床症状の比較検討を
行ったが、年齢、ロタワクチン接種歴、入院率、胃腸炎症状等に有意な差は認めらなかっ
た。一般に、新興株はその地域の宿主に特異的な免疫が欠如していると考えられるため、
より低年齢での感染の拡大や症状の重症化が予想される。今回これに反して G8P[8]-非
G8P[8]間で臨床的特徴に差が無かったことは、G/P遺伝子型を超えた交叉反応や、他の遺
伝子分節に由来する防御機構の存在の可能性を示唆している。 
 全 遺 伝 子 解 析 行 っ た G8P[8] 株 15 株 の 遺 伝 子 型 構 成 は 、 全 て
G8-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 であり、全ての遺伝子分節で相互に高い相同性
（>99.6%）を有していた。 
 今回の G8P[8]株は 2014年にベトナムで検出された G8P[8]株（RVN1149）と全 11文節を
通して高い相同性を有していた。このことは、両者が共通の祖先株に由来していることを
示唆している。 
 全 11 遺伝子分節のうち VP7、VP1、NSP2、NSP4 は国外の偶蹄類由来の株と相同性が高
かった。一方、残りの 7 遺伝子分節は、2012 年以降日本を含むアジアで拡大している
DS-1-like P[8]株と相同性が高かった。したがって今回の G8P[8]株は、上記の DS-1-like 
P[8]株とアジアの偶蹄類由来の株との遺伝子再集合体である可能性が示唆された。 
 
結論 
2014 年に先進国ではこれまで報告の無い G8P[8]株の流行が北海道で確認された。
G8P[8]株の臨床的特徴は非 G8P[8]株と有意な差は認められなかった。相同性解析、系統
樹解析の結果から、今回の G8P[8]株は 2012年以降アジアで拡大している DS-1-like P[8]
株とアジアの偶蹄類由来の株との遺伝子再集合体であると考えられた。今回の G8P[8]株の
出現は近年導入されたロタワクチンの影響を受けている可能性も否定できず、野性株の継
続的なサーベイランスが必要であると考えられた。 
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論文題名 
Clinical and Molecular Characterization of the 2014 G8P[8] Rotavirus 
Outbreak in Japan. 
（2014年に日本で流行した G8P[8]ロタウイルスの臨床的・分子生物学的特徴） 
結果の要旨 
ロタウイルスは乳幼児下痢症の主要な病原体である。本研究は、2014に北海道で流行の 
見られた G8P[8]について、その臨床的・分子生物学的特徴を検討したものであり、G8P[8] 
の流行の報告としては先進国で初めてのものである。G8P[8]がその他の遺伝子型と比べ臨 
床的重症度に差が無いことを明らかにし、さらに全ゲノム解析により G8P[8]の由来につい 
ての推定を行った。 
G8P[8]ロタウイルスの報告は世界でも少なく、今後のワクチン戦略を考える上からも価 
値ある研究と考えられ、博士論文に相応しいとの審査委員一同の意見を得た。 
 
